[image: ]

Część nr 4                                                                Załącznik Nr 3 do SIWZ

ZESTAWIENIE PARAMETRÓW WYMAGANYCH

System śledzenia procesów i próbek

1. System LIMS, 1 sztuk

Nazwa producenta, model ……………………………………………………………..
	Lp.
	Nazwa komponentu
	Wymagane minimalne parametry techniczne 
	Parametry oferowane opisać

	1. 
	
	[bookmark: _GoBack]obsługiwanie w technologii web (przeglądarka internetowa) w systemie Windows i umożliwiające jednoczesną pracę wielu osób. 

	

	2. 
	
	Dostęp do aplikacji dla użytkowników chroniony hasłem, możliwość nadania różnych uprawnień użytkownikom systemu. System powinien monitorować czas wystąpienia zdarzenia, typ zdarzenia i dane osoby wprowadzającej zmianę.

	

	3. 
	
	Aplikacja musi mieć możliwość wyszukiwania danych (np. nazwa próbki)

	

	4. 
	
	Aplikacja ma funkcję repozytorium, uwzględniającego następujące funkcjonalności:

· baza starterów (nazwy, sekwencje, gen i nr eksonu, dla którego zostały one zaprojektowane lub określenie fragmentu, długość produktu, w miarę możliwości informacja o warunkach PCR, „lokalizacja” starterów)  
· baza zweryfikowanych sond FISH wykorzystywanych w Pracowniach Cytogenetycznych
· baza odczynników / magazyn odczynników –zintegrowana funkcja odczytu kodów kreskowych
· baza protokołów dla poszczególnych procedur realizowanych w Zakładzie (głównie pliki pdf dedykowane dla używanych zestawów, z możliwością dodawania komentarzy w przypadku modyfikacji protokołów) 
· baza plików wynikowych dla poszczególnych próbek – użytkownik programu będzie mógł określić pliki, które zawierają wyniki dla poszczególnych próbek (podać ich lokalizację), które zostaną dołączone do bazy danych z możliwością otworzenia plików w dedykowanym programie. 
Obsługa plików: ze skanera do mikromacierzy (*.txt, *.jpg, *.pdf), raport po analizie (*.pdf), pliki z sekwenatora kapilarnego (*.ab1,*.fsa), wyniki analizy MLPA i GeneScan (*.jpg, *.pdf)

	

	5. 
	
	Aplikacja ma umożliwić śledzenie procedur wykorzystujących następujące techniki:
· Sekwencjonowanie techniką Sangera – monitorowanie realizacji procedury oraz połączenie z repozytorium plików wynikowych
· Technika MLPA/ GeneScan – możliwość zdefiniowania zestawów analizowanych próbek, monitorowanie realizacji procedury; połączenie z repozytorium plików wynikowych
· Porównawczej hybrydyzacji genomowej do mikromacierzy (aCGH) – możliwość zdefiniowania zestawów analizowanych próbek, połączenie z repozytorium plików wynikowych
	

	6. 
	
	Aplikacja ma umożliwić śledzenie procedur związanych z sekwencjonowaniem następnej generacji (NGS) i posiadać następujące funkcjonalności:
· możliwość zdefiniowania zestawów próbek podlegających jednoczesnej analizie i śledzenia procesu przygotowania bibliotek uwzględniające ocenę jakości preparatu DNA, zapisywanie informacji o stężeniu i czystości próbki; informację o sposobie fragmentacji DNA; informację o stosowanych adapterach; informację o stężeniu i jakości próbki (możliwość wprowadzania ręcznego i dodania plików pdf z Bioanalizatora); informację o sposobie wzbogacania próbek; informację o końcowym stężeniu biblioteki (pliki PDF z bioanalizatora, ręczne wprowadzenie stężenie biblioteki)
· możliwość monitorowania parametrów reakcji sekwencjonowania na aparatach MiSeq i NextSeq (możliwość zapisywania informacji o numerze ID flowcell, numerze lot odczynników, zapisywania informacji o parametrach jakościowych runu (Q30, cluster density, reads per run, etc.) – wprowadzane danych z plików jakościowych (tekstowych) generowanych przez sekwenator
· możliwość monitorowania potoku przetwarzania danych (BCL->FASTQ, FASTQ->BAM, BAM->VCF, Adnotacje -> Annotated.vcf, analiza AOH, CNV) powiązane z repozytorium plików (automatyczne sprawdzanie dostępności plików dla poszczególnych próbek w zdefiniowanym folderze)
· możliwość monitorowania parametrów jakościowych dla poszczególnych próbek i zakresów sekwencjonowania uwzględniające możliwość odczytu danych jakościowych z plików tekstowych generowanych przez programy do analizy (np. multiQC; przykładowe parametry: pokrycie > 10x > 20x > 30x, całkowita liczba odczytów, średnie pokrycie "on target", liczba SNV, delecji, insercji, procent duplikatów, procent odczytów "on target", rozkład typów wariantów (missens, nonsens, delecje i insercje bez i ze zmianą ramki odczytu, mutacje splicingowe, zmiany synonimiczne)
· możliwość dodawania informacji o wariantach wybranych do weryfikacji, z możliwością zaznaczenia wariantów weryfikowanych techniką Sangera (połączenie z repozytorium plików)
	

	7. 
	Gwarancja i serwis
	· Min. 12 miesięcy od daty uruchomienia potwierdzonego podpisaniem ostatecznego protokołu instalacyjnego;
· możliwość zgłoszenia problemu / błędu w dni robocze od poniedziałku do piątku ( za wyjątkiem dni ustawowo wolnej od pracy) w godzinach 9:00-17:00; 
· czas reakcji na zgłoszenie: do 48 godzin;
· Naprawa błędów krytycznych: w ciągu 2 tygodni od momentu zgłoszenia;
· Naprawa błędów niekrytycznych: w ciągu 3 tygodni od momentu zgłoszenia;
· W ramach gwarancji Wykonawca zapewnia pomocy zdalną (mail, telefon, e-wizyta via Skype lub Team Viewer, koszty telekomunikacyjne po stronie Wykonawcy) w wymiarze min. 2 godzin tygodniowo.
· Dodanie nowych funkcjonalności: zgodnie z czasem ustalonym z Wykonawcą; płatne zgodnie z cennikiem wykonawcy
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Pieczęć i podpis osoby umocowanej                                                                                                                             do reprezentowania Wykonawcy
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